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变等等。本文以深海革兰氏阳性菌株 Microbacterium sediminis YLB-01 为模型，
通过模拟深海环境培养条件（低温、高压），利用转录组和蛋白质组技术分析
其差异表达的基因及蛋白质，并结合基因组分析，尝试回答 Microbacterium 
sediminis YLB-01 对深海中低温和高压因素的适应性分子基础。 
 Microbacterium sediminis YLB-01 的基因组精细图测序表明该菌全长
2,760,011bp，G+C%含量为 71.88%。使用 GeneMarkS 软件进行编码基因预测，
预测到 2,630 个编码基因，其中编码区域长度占基因组的比例为 91.78% 。使用
软件 IslandPath-DIOMB 预测到有 2 个基因岛。基因岛可以编码多种功能，具有
提高生物的适应性等作用。通过软件 PHAST 显示 YLB-01 含有 1 个 prophage。
前噬菌体具有增强对环境的适应性，提高粘附力等功能。基因组预测结果显示
YLB-01 含有 5 个可疑的 CRISPR 个数。从物种间的进化关系图中可知，海洋来
源的 2 株微杆菌比陆源的 3 株微杆菌在进化关系上更为原始，与 3 株陆源微杆
菌的祖先可能在同一进化关系。 
转录组分析结果显示，高表达的 lipoprotein 涉及的 KEGG 代谢通路为
Peptidoglycan biosynthesis：mts:MTES_3232，涉及到细胞壁的合成；ribosomal 
protein L30 涉及的 KEGG 代谢通路为 Ribosome：mts:MTES_0907，与核糖体的
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Oceans cover more than 70% of the Earth's surface, which accounted for 49% of 
the deep-sea environment of the earth's surface.It is the surface of the Earth's largest 
habitat sites. Deep-sea microorganisms live at high pressure, low temperature (some 
areas, such as high-temperature hydrothermal vents), oligotrophic, anaerobic, extreme 
pH gradient, high salt concentrations, high metal concentrations, no light, and other 
special extreme environments. The special nature of its ecological environment 
determines that the deep-sea microbes compared with terrestrial microbes have very 
specific metabolic pathways and biological structure.  
In the deep sea, low temperature (2-4 ℃) and high pressure (on average 380 
atm)are the most typical environmental factors. To live in such extreme environments, 
deep-sea bacteria inevitably develop with the corresponding molecular basis. Those 
include regulation of various metabolic pathways, material transport, membrane 
structure changes and changes in the structure of biological macromolecules and so on. 
Taking deep Gram-positive strains of Microbacterium sediminis YLB-01 as a model, 
by simulating the deep sea environment culture conditions (low temperature, high 
pressure), the use of transcriptome and proteome technical analysis of gene and 
protein whose differential expression, combined with genomic analysis, try answer 
Microbacterium sediminis YLB-01 adaptive molecular basis of low temperature and 
high pressure deep factors. 
The genome sequencing fine figure of Microbacterium sediminis YLB-01 
showed that the full-length of bacteria is 2,760,011 bp, G+ C% content of 71.88%. 
2,630 coding genes were predicted by GeneMarkS software, of which the proportion 
of the length of the coding region of the genome is 91.78%. Two genes Island were 
forecasted by Software IslandPath-DIOMB. Genomic islands can encode multiple 
functions, with increased biological adaptability and so on. PHAST software displays 
YLB-01 contains a prophage prophage. Prophage may have enhanced adaptability to 
the environment, to improve adhesion and other functions. Genomic prediction results 
YLB-01 containing 5 suspicious CRISPR. Seen from the evolutionary relationships 
among species in the diagram, the two marine sources of Microbacterium  in 
evolutionary relationship is more primitive than three terrestrial sources of 
Microbacterium. And they may have evolved in the same relationship of the ancestors 
















Transcriptome analysis showed that KEGG metabolic pathways involved in 
lipoprotein expression which is Peptidoglycan biosynthesis: mts: MTES_3232, 
involves the synthesis of the cell wall. KEGG metabolic pathway is involved in 
ribosomal protein L30 Ribosome: mts: MTES_0907, and on the structure stability of 
the liposome. KEGG metabolic pathways phosphate ABC transporter ATP-binding 
protein involved is ABC transporters: mts: MTES_2452, participated in the material 
transport and ion transport. 
Proteome analysis showed that 14 protein spots were credible. They are 
respectively with bacterial cell wall synthesis, synthesis of biological macromolecules, 
material transport or transport across the plasma membrane, regulation of gene 
transcription, stability related pyrimidine nucleotide metabolism and Stability in 
ribosomal structure.  
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第一章  前言 










海洋中的微生物多达 100 万种，从海洋表层到到海底底泥，甚至在 11,034 m 深
的马里亚纳海沟和海底软泥的 800 m 深处均有微生物的踪影，其生活史甚至可
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   1.1.2  深海生态环境特征 
一般称海平面 1000 m 以下的海洋为深海，该部分的体积占地球海洋的总量
的 75%。深海生态环境具有如下特征[7]： 
1.1.2.1  高压 
重力的作用下，在低于海平面的区域每下降 10 m，生物应力增加 1 ATM。
例如生长在 3000 m 深度的生物，其必然能承受 300 个 ATM 的压力。 
1.1.2.2  低温 




1.1.2.3  黑暗 
在海平面 1000 m 以下的深海已经完全没有太阳光，这里仅有的光源是少量
会发光的生物以及会产生射线的同位素。 
1.1.2.4  有机物含量低 
由于水对光具有散射作用，所以光只可达到水深 300 m 的处所，故光合作
用的深度仅在 300 m 以内。研究表明，由光合作用合成的有机物大部分在 300m
以上的区域就被消耗了，可达 1200 m 以下的深海和海底的光合作用产物仅有
1%。 




















1.2  深海微生物的研究方法及深海细菌的嗜压和耐压特征及其机制 
1.2.1  深海微生物的研究方法 
深海微生物的探究从取样到选育都有其特殊性是因为深海的特殊环境及微
生物生理生化代谢的特殊性。 
1.2.1.1  原位研究 
原位研究主要是对比深海微生物在深海高压力、低温度和在实验室 1 个



































1.2.2  深海细菌的嗜压和耐压特征及其机制 
由于水的深度，深海静水压力也越来越大。是以能生存在深海中的微生物
必然具备嗜压或耐压的能力。最适生长压力大于 40Mpa 的细菌被称为嗜压菌，
而最适生长压力小于 40 Mpa，在 1 个 ATM 下也能正常生长的细菌被称之为耐
压菌[14]。嗜压或耐压是深海微生物的显著特征。 
Zobell 和 Johnson 于 1949 年首次提出“嗜压生物,barophile”概念（而后也













多的单不饱和脂肪酸，但通常缺少长链的多不饱和脂肪酸（ PUFAs,  
polyunsaturated fatty acids）。深海细菌随压力的不断增加，细胞膜上的单不饱
和脂肪酸与多不饱和脂肪酸都有增加的趋势[19]。此外二十碳五烯酸（EPA）也
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明最适生长压力的变化会相应的引起 PUFAs 的含量的变化，所以 Delong ＆ 
Yayanos 推测在深海低温和高压下,PUFAs 能起重要作用，但 Allen 等的实验证
明单不饱和脂肪酸却是细菌耐压生长的必要因素。 
 随着深海深度的增加，嗜压或耐压细菌细胞内的相应酶的活性以及生物大
分子物质都产生了相应的反应。 Milhels 等 [21] 报道深海嗜热嗜压菌
Methanococcus jannaschii 产生嗜压的蛋白酶，当压力增至 500 个大气压时，酶
的热稳定性提高 2.7 倍，酶催化反应速率提高 3.4。Barttett 等将嗜压菌 SS9 研制
成一个研究压力对细菌影响的遗传模型。他们发现 SS9 的外膜蛋白 opmH 的合
成量受压力调节。opmH 启动子基因的表达是在转录水平上受高压诱导。两个
ORF 被认为是受压力调度的操纵子位于这个启动子的下游，它们在高压下表
达，在 70 MPa 下表达量最大，不能在 1 个 ATM 下生长的 E. coli 中表达。这些
压力调节的操纵子在许多深海细菌中具有高度保守的序列，因此，它们可能在
深海细菌适应深海压力方面起着重要的作用[22]。此外，另外一个压力调节操纵
子已从耐压菌 DSS12 中鉴定出[23]。 
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1.3.2  生物活性代谢产物 
深海微生物可能是生物活性物质的重要资源。例如已获专利的抗癌药
bryostatin 就是由海洋苔藓动物 Bugnla neritina 所产生的[28]。Flowers [29]等用密







1.4  基因组学、转录组学和蛋白质组学 
1.4.1  基因组学 










1.4.2.1  转录组技术平台 
转录组技术平台主要包括：基因芯片技术、基因表达系列分析技术、大规
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